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FIGURE 1 

i 60 

196x . seq GT TAGCTCAGATTGAACGCTGGCGGCAGGCTTAAACACATGC 

Mcomra . s eq NAAACTGAAG AGTTTGATC ATGGCTCAG ATTGAACGCTGGCGGC AGGCTT AA . CACATGC 

- ?ox . sec AAGTCGAGCGGTAACAGGGG . AGCTTGCTCCT . GCTGACGAGC GGCGGACGGGTGAGTAA 
Mccmm.seq AAGTCGAGCGGTAACATTGCTAGCTTGCTAGAAGATGACGAGCGGCGGACGGGTGAGTAA 



121 



130 



1 9 ox . s eq C GC GT AGGAAT CT GCC T AGT AGAGGGGGACAAC ATGT GG AAAC GC ATGCT AAT ACCGC AT 
Mccrtan .seq CGCGTAGGAATCTGCCTAGTAGTGGGGGACAACATGTGGAAACGCATGCTAATACCGCAr 

131 240 
1 9 ox . s eq ACGCCCTGAGGGGGAAAGGAGGGGACTCTTCGGAGCCTTCCGCTATTAGATGAGCCTGCG 
Mcomra .seq ACGCCCTACGGGGGAAAGGAGGGNN . TCTTCGGA . C CTTTCGCT AT T AGAT G AGCCT GCG 

241 300 
196x . seq TGAGATTAGCTAGTTGGTAGGGTAAAGGCCTACCAAGGCGACGATCTCTAACTGGTCTGA 
Mcoiaia. seq TGAG ATTAGCT AGTTGGTGGGGTAAAGGCCTAC CAAGGCGACGATCTC T AGCTGGTCTGA 

301 360 
1 9 6x . seq GAGGATGACCAGTCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGT 
Mcomra. s eq GAGGATGATCAGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGT 

361 420 
196x.seq O^AATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAGGC 
Mcomm. seq GGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAGGC 



421 



480 



196x . seq CTTAGGGTTGTAAAGCACTTTCAGOOTGAGGAAGGGTGATAGGTTAATACGTTATCATC 
Mcomra. seq C TT AGGGTTGT AAAGCAC TTTCAGGAGTGAGGAAGGGC GT AT AGTT AAT ACCTGT ATGTT 

481 540 
X 9 6x . seq TTGAanTAGCCCCAGAAGAAGCACCGGCTAACTCTGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACAG 
Mcotma. seq TTGACGTTAACTCCAGAAGAAGCACCGGCTAACTCTGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACAG 



541 



600 



19 6x . seq agggtgcaagx:gttaatcggaattactgggcgtaaagcgcgcgtag^^ 

Mconaa. seq AGGOTGCGAGCGTTAATCGGAAT17VCTGGGGGTAAAGCGC 

601 660 
196x. seq CG«ATGTGAAATCCCAGGG*rrCAACCTTGGAA^ 
Mcoracu seq CGX^TGTGAAATCCCAGGGCTCAACCTTGXjAATGGCACCCGATACTGGCAGGCTA 

661 720 
196x. seq TGOTAGAGGX3GTGTGGAATTTCCTCTGTAGC 
Mcomra. seq CGCTAGAGGGGTGTGGAATTTCCTGTGTAGCGO 

721 780 
196x.seq TCAGTGGCGAAGGCGACACCCTGGACTAATACT^ 
Mcomnu seq TCAGTGGCGAAGTCGACACCCTGGACCGATACT^ 

781 840 
196x. seq CJUUVCAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGTCTACTAGCCGTTGGGT 
Mcomnu seq CAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGTCTACTAGCCGTTGGGG 

841 900 
196x.seq . TGTAATGACTTAGTGGCGCAGCTAACGCAATAAGTAGACCGCCTGGGGAG^ACGGCCGC 
Mcomra . seq ATNTATTTCTTTAGTGGCGCAGCTAACGCGATAAGTAGACCGCCTGGGGAGTACGGCCGC 



901 



960 



196x.seq AAGGTTAAAACTCAAATGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAA 
Mconan .seq AAGGTTAAAACTCAAATGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGC ATGTGGTTTAA 

^ ^ ^ 1020 
1 9 6x . 3 e q TTCGAAGCAACGCGAAGAACCTT ACCT ACTCTTGAC ATCCAC AGAAC ATTTGAGAGATC A 
Mcomra . seq TTCGAANNAACGCGAAGAACCTT ACCTACTCTTGACATCCAGAGAACTTTVCAGAGATGA 



1021 



1080 



196x.seq 
Mcorom. seq 



196x.seq 
Mcomm. seq 



196x.seq 
Mcorom. seq 



196x.seq 
Mcoram. seq 



196:<. seq 
Mcorom, seq 



19ox. seq 
Mcomm.seq 



196x.seq 
Mcomm. seq 



196x. seq 
Mcomm* seq 



GATGGTGCCTTCGGGAACTGTGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTTGTG 
ATTGGTGCCTTCGGGAACTCTGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTTGTG 



1081 



1140 



AAATGTTGGGTTAAGTCCCGTAACGAGCGCAACCCTTGTCCTTATTTGCCAGCACGTAAT 
AAATGTTGGGTT AAGTC CCGT AACGAGCGCAACCCTT ATC CTT ATTTGCC AGC ACTTCG . 

1141 1200 
GGTGGGAACTTTAAGGAGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAG 

GGTGGNAACTCTAAGGAGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTNGGNNCGACGTCAAG 

1201 _^ 1260 

TCATCATGGCCCTTACGAGTAGGGCTACACACGTGCTACAATG^CGTATACAGAGGGCTG 

TCATCATGGCCCTTACGAGTAGGGCTACACACGTGCTACAATGGC&TATACAGAGGGCAG 

1261 1320 

CAAGCTAGCGATAGTGAGCGAATCCCACAAAGTACGTCGTAGTCCGGATTGGAGTCTGCA 

CGAACTCGCGAGGGTAAGCAAATCCCAAAAAGTACGTCGTAGTCCGGATTGGAGTCTGCA 

1321 1380 

ACTCGACTCCATGAAGTCGGAATCGCTAGTAATCGTGAATCAGAATGTCACGGTGAATAC 

ACTCGACTCCATGAAGTCGGAATCGCTAGTAATCGTGAATCAGAATGTCACGGTGAATAC 

1381 1440 

GTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCATGGGAGTTGATTGCTCCAGAAGTAG 

GTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCATGGGAGTTGATTGCTCCAGAAGTAG 

1441 1500 
CTAGCTTAACCCTTCGGGGATGGCGGTTACCACGGAGTGGTCAATGACTGGGGTTGAAGT 
CT AGCTTAACCTNC . . GGGATGGCGGTT AC CACGGAGTGGTCAATGA 



1S01 

19 6x. seq CTACGCG 
Mcomm.seq 



Figure i (cont) 
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FIGURE 2 



• Sptrilktm vokMans 



OcaanospiriOum ja/mascba 
■■ 1 Marhomonas 



i fine 



Marinomooas communis 
Marinomonas vaga 
MMB-1 



p- OceanospirMrm Unum 

r Ocoanospfriflim maris 2 
Ocaanosptrifum maris 
OcaanosptnUUm mvXjgJobZewm 
OcaanospiriMum boijorincku 
Ocaancspiri&jm bagafinckS 2 
• Marinobactar aquaaotei 

■ Marktobactar bydnxarbonocJasticas 

■ Marinobacter sp . CAB 



r- Psaudomonas modasiaa 

Pseudomonas gassatdS 
Psaudomonas S^aniensis 
Psaudomonas sp. IC038 
Psaudomonas cadratia 
Pseudomonas JessanB 

Psaudomonas fJavascans 
Psaudomonas stutzari 



rL 



a: 



p Pseudomonas mandaS 

I p- Psaudomonas synogaa 

I— Psavdomonas Scusaractaa 

I Gamma proleobacierfum 3 

_L Gamma proteobacterium 2 

I Psaudomonas sp. NKB1 

' — Psaudomonas fJuorascans 
0.1 



FIGURE 3 



1 GCCCTTGCTCAGATTGAACGCTGGCGGCAGGCCT .AACACATGCAAGTCG 4 9 

I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1 • .gttagctcagattgaacgctggcggcaggcttaaacacatgcaagtcg 48 

50 AGCGGT . AGAGAGAAGCTTGCTTCTCTTGA. GAGCGGCGGACGGGTGAGT 97 

I I I I I I I III I I I I I I 1 I II III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

49 agcggtaacaggggagcttgctcctgctgacgagcggcggacgggtgagt 98 

98 AATGCCTAGGAATCTGCCTGGTAGTGGGGGATAACGTTCGGAAACGGACG 147 

II H M I I I II I I I I I I I I I I I I I I I 1 III I I I I | I I I I I 

99 aacgcgtaggaatctgcctagtagagggggacaacatgtggaaacgcatg 148 

148 CTAATACCGCATACGTCCTACGGGAGAAAGCAGGGGA . . CCTTCGGGCCT 195 
I I N I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I | I I I 

149 ctaataccgcatacgccctgagggggaaaggaggggactcttcggagcct 198 

196 TGCGCTATCAGATGAGCCTAGGTCGGATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGG 245 

I I I I I I I I I I I I I I II I II I I I I I I I I I I I I I I I Mill || 
199 tccgctattagatgagcctgcgtgagattagctagttggtagggtaaagg 248 

246 CTCACCAAGGCGACGATCCGTAACTGGTCTGAGAGGATGATCAGTCACAC 295 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
249 cctaccaaggcgacgatctctaactggtctgagaggatgaccagtcacac 298 

296 TGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATA 345 

M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I | | | | | | | | | ! | || | | 
299 tgggactgagacacggcccagactcctacgggaggcagcagtggggaata 348 

34 6 TTGGACAATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAG 395 

I I I I M I I I I I I I I I If I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
349 ttggacaatgggcgcaagcctgatccagccatgccgcgtgtgtgaagaag 398 

396 GTCTTCGGATTGTAAAGCACTTTAAGTTGGGAGGAAGGGTTGTAGATTAA 445 

I Ml M I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I III I I I I 
399 gccttagggttgtaaagcactttcaggggtgaggaagggtgataggttaa 448 

446 TACTCTGCAATTTTGACGTTACCGACAGAATAAGCACCGGCTAACTCTGT 495 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I | | | | | | | | | | | | | 
449 tacgttatcatcttgacgttagccccagaagaagcaccggctaactctgt 4 98 
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496 GCCAGCAGCCGCGGTAATACAGAGGGTGCAAGCGTTAATCGGAATTACTG 545 

I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
499 gccagcagccgcggtaatacagagggtgcaagcgttaatcggaattactg 548 

546 GGCGTAAAGCGCGCGTAGGTGGTTTGTTAAGTTGGATGTGAAATCCCCGG 595 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
549 ggcgtaaagcgcgcgtaggtggtttgttaagtcggatgtgaaatcccagg 598 

596 GCTCAACCTGGGAACTGCATTCAAAACTGACTGACTAGAGTATGGTAGAG 645 

I I I I I I I I 1 I I II III I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I 

599 gctcaaccttggaatggcacccgatactggctagctagagtatggtagag 648 

64 6 GGTGGTGGAATTTCCTGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATAGGAAGGAA 695 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

649 gggtgtggaatttcctgtgtagcggtgaaatgcgtagatataggaaggaa 698 

696 CACCAGTGGCGAAGGCGACCACCTGGACTAATACTGACACTGAGGTGCGA 745 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
699 catcagtggcgaaggcgacaccctggactaatactgacactgaggtgcga 748 



74 6 AAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAA 7 95 

N I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I 
74 9 aagcgtggggagcaaacaggattagataccctggtagtccacgccgtaaa 7 98 
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796 CGATG TCAAC TAGCCGT T GGAAG CCT T GAGCT T T TAGT GGCGCAGC TAAC 845 

I I I I I I I I I I I II I I I I II I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I 

799 cgatgtctactagccgttgg. .gttgtaatgacttagtggcgcagctaac 846 

846 GCATTAAGTTGACCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGTTAAAACTCAAAT 895 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

847 gcaataagtagaccgcctggggagtacggccgcaaggttaaaactcaaat 8 96 

896 GAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAG 945 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

897 gaattgacgggggcccgcacaagcggtggagcatgtggtttaattcgaag 946 

946 CAACGCGAAGAACCTTACCAGGCCTTGACATCCAATGAACTTTCTAGAGA 995 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I 

947 caacgcgaagaaccttacctactcttgacatccacagaacatttgagaga 996 

996 TAGATTGGTGCCTTCGGGAACATTGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTC 1045 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

997 tcagatggtgccttcgggaactgtgagacaggtgctgcatggctgtcgtc 104 6 



104 6 AGCTCGTGTTGTGAAATGTAAGGGC 1070 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
1047 agctcgtgttgtgaaatgttgggttaagtcccgtaacgagcgcaaccctt 1096 
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FIGURE 4 

10 20 30 40 50 

Isolate 20 

GCCCTTGCTCAGATTGAACGCTGGCGGCAGGCCTAACACATGCAAGTCGAGC 

P.synx AGAGTTTGATCTTGGCTCAGATTGAACGCTGGCGG 

10 20 30 40 50 60 

60 70 80 90 100 110 

GGTAGAGAGAAGCTTGCTTCTCTTGAGAGCGGCGGACGGGTGAGTAATGCCTAGGAATCT 

GGTAGAGAGAAGCTTGCTTCTCTTGAGAGCGGCGGACGGGTGAGTAATGCCTAGGAATCT 
70 80 90 100 110 120 

120 130 140 150 160 170 

GC CTGGTAGTGGGGGATAACGTTCGGAAACGGACGCTAA 

GCCTGGTAGTGGGGGATAACGTTCGGAAACGGACGCT^ 

130 140 150 160 170 180 

180 190 200 210 220 230 

GAAAGCAGGGGACCTTCGGGCCTTGC^ 

GAAAGCAGGGGACCTTCGGGCCITGCGCTAT 

190 200 210 220 230 240 

240 250 260 270 280 290 

GGTGAGGTAATGGCTGACCAAGGCGACGATCCG 

GGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGC^ 

250 260 270 280 290 300 

300 310 320 330 340 350 

CACTGGAACTIGAGACACGGTCCAGACT 

**•*••>••*•*••**•••«**••••.••«•••* • * 

CACTGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTA^^ 

310 320 330 340 350 360 

360 370 3 80 390 400 410 

ATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTC 

****•••*»**•*••**•**•>*•***#•••->*->#*«■******»•**•**«.>**•«« + #** 

*******«***-l*«***»***-*«4************«4#****4***«****4******«* 

ATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAGGTCTTCGGATTGTAAAG 
370 380 390 400 410 420 

420 430 440 450 460 470 

CACTTTAAGTTGGGAGGAAGGGTTGTAGATTAATACTCTGCAATTT^ 



CACTTTAAGTTGGGAGGAAGGGTTGTAGATTAATACTCTGCAATTTTGACGTTACCGACA 
430 440 450 460 470 480 



480 490 500 510 520 530 

GAATAAGCACCGGCTAACTCTGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACAGAGGGTGCAAGCGTTA 

GAATAAGCACCGGCTAACTCTGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACAGAGGGTGCAAGCGTTA 
490 500 510 520 530 540 

540 550 560 570 580 590 

ATCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGCGCGTAGGTGGTTTGTTAAGTTGGATGTGAAATCCC 



ATCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGCGCGTAGGTGGTTTGTTAAGTTGGATGTGAAATCCC 
550 560 570 580 590 600 

600 610 620 630 640 650 

CGGGCTCAACCTGGGAACTGCATTCAAAACTGACTGACTAGAGTATGGTAGAGGGTGGTC 

CGGGCTCAACCTGGGAACTGCATTCAA 

610 620 630 640 650 660 

660 670 680 690 700 710 

GAATTTCCTGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATA 

GAATTTCCTGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAT 

670 680 690 700 710 720 

720 730 740 750 760 770 

ACCACCTGGACTAATACTGACACTGAGGTGCGAAA 

< » « • « 4 ♦ « t I • . . . ! I I I . ; I I I I ! J I ; ! ; 

ACC^CCTGGACTAATACTGACACTGAGGTGCGAAAGCGTGGG 

730 740 750 760 770 780 

780 790 800 810 820 830 

ACCCTGGTAGTCCACX^CGTAAACGATG^ 



ACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGTCAA 

790 800 810 820 830 840 

840 850 860 870 880 890 

TGGCGCAGCTAACGCATTAAGTTGACCGCCT 

TGGCGCAGCTAACGCATTAAGTTGACCGC CTGGGGAGTACGGC CGCAAGGTTAAAACTCA 
850 860 870 880 890 900 

900 910 920 930 940 950 

AATGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGT 

AATGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGG^ 

910 920 930 940 950 960 

960 970 980 990 1000 1010 

AAGAACCTTACCAGGCCTTGACATCCAATGAACTTTCTAGAGATAGATTGGTGCCTTCGG 

•••••••»••••••••**•••**-•*>••••••*«■••••. *■■•■•**••*••*« *■•**• 

AAGAACCTTACCAGGCCTTGACATCCAAT 

970 980 990 1000 1010 1020 
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1020 1030 1040 1050 1060 1070 

GAACATTGAGACAGGTGCTGCATG^ 

:*:: :; 

GAACATTGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTG 

1030 1040 1050 1060 1070 10$G 

GTCCCGTAACGAGCGCAACC^ 

1090 1100 1110 1120 1130 1140 



FIGURE 5 
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Marinomonas pro tea 

Gamma proteobacterfum KATH 
Marinomonas communis 

Marinomonas vaga 

ShewaneSa frigidimarina 
Oceanospinllum beijerinckfii 

Pseudomonas fluorescens 

Pseudomcnas rfiodesJae 

Pseudomonas cedretia 
Pseudomonas azotoformans 

Pseudomonas reactans 

Pseudomonas muckfolens 
Pseudomonas synxantha 

Pseudomonas Gbaniens 

Pseudomonas gessardS 

Isolate 20 

ShewaneSa pvtrefacfens 1R-1 
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Figure 7 
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Figure 9; The 3-point bend test 
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Span (S) 
Depth (D) 
Width (B) 



30 mm 

~2 mm 
10 mm 



